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A busca por novas variedades de cana-de-açúcar que apresentem características agronômicas 
desejáveis e alto teor de açúcar tem instigado pesquisadores do mundo todo. Devido ao 
grande prestígio da cultura no cenário mundial, fato atribuído aos seus principais derivados de 
importância econômica: açúcar e etanol. Os cultivares modernos de cana-de-açúcar são 
híbridos interespecíficos entre Saccharum officinarum e Saccharum spontaneum, resultando 
em um genoma de alta complexidade genética, aneuploide e com alto nível de ploidia. A 
sintenia cana-sorgo é uma ferramenta que possibilita recuperar informações genômicas de 
cana-de-açúcar, utilizando o sorgo que é um ancestral com genoma mais simples, sequenciado 
e anotado. Diante disso, o objetivo do trabalho foi estudar uma região genômica de cana-de-
açúcar com possível influência para a característica Brix utilizando um QTL mapeado em 
sorgo. Primeiramente, escolheu-se um QTL para Brix mapeado no cromossomo 02 em sorgo 
(SBI-02) e todos os genes presente nessa região foram recuperados. A função metabólica dos 
genes presentes nesse QTL foi analisada para verificar possíveis relações com genes 
envolvidos diretamente ou indiretamente na produção de açúcar. Comparando os genes de 
sorgo dessa região com transcritos de cana-de-açúcar, foi possível desenhar 20 pares de 
primers específicos para cana-de-açúcar. A biblioteca de BACs da variedade IACSP93-3046 
foi utilizada para recuperar a região correspondente no genoma de cana-de-açúcar. Foi 
possível realizar o screening em 101.376 clones da biblioteca de BACs e obter 37 clones em 
cana-de-açúcar. Desse total, 22 clones BACs foram sequenciados e anotados. Os BACs foram 
comparados à região de sorgo, à BACs da variedade R570 e ao genoma de S. spontaneum. 
Um transcriptoma de quatro órgãos (raiz, folha, internódio 3 e internódio 8), mais meristema 
foi utilizado para observar a expressão dos genes. Cinco genes da região alvo foram 
identificados em vias metabólicas, entre elas a via do metabolismo do amido e sacarose que 
pode estar relacionada com a síntese de açúcar. Apesar da alta sintenia observada entre cana-
de-açúcar e sorgo para essa região, ocorreram duas quebras de colinearidade, devido a 
inversões dos genes. Há sete genes de sorgo que não foram encontrados na região genômica 
das variedades de cana-de-açúcar IACSP93-3046 e R570. Diferenças estruturais foram 
observadas, como a presença de genes duplicados apenas em sorgo ou em cana-de-açúcar ou 
mesmo entre variedades de cana-de-açúcar. As relações observadas entre os genes presentes 
em vias metabólicas, expressão tecido específicas e genes com funções conhecidas resultaram 
em quatro genes candidatos a síntese e acúmulo de açúcar: os genes ortólogos a uma alfa 
amilase, uma anidrase carbônica, uma proteína não caracterizada e uma DNAJ. Estes 
resultados são fundamentais para a compreensão de uma região genômica complexa em cana-
de-açúcar, provavelmente relacionada à síntese de açúcar. 
 




The search for new varieties of sugarcane that present important agronomic characteristics 
and high sugar content has instigated researchers over the world. Due to the great prestige of 
culture in the world scenario, fact attributed to its main derivatives of economic importance: 
sugar and ethanol. The cultivars are interspecific hybrids between Saccharum officinarum and 
Saccharum spontaneum, resulting in a genome of high genetic complexity, aneuploid and 
with high ploidy. The sinteny of sugarcane-sorghum is a tool that allows the retrieval of 
genomic information from sugarcane, using sorghum that is an ancestor with a simpler 
genome, sequenced and annotated. Therefore, the objective of this work was to study a 
genomic region of sugarcane with possible influence for Brix trait using a QTL mapped on 
sorghum. First, a QTL for Brix mapped on chromosome 02 in sorghum (SBI-02) was chosen 
and all genes present in that region were recovered. The metabolic function of the genes 
present in this QTL was analyzed to verify possible relationships with genes involved directly 
or indirectly in sugar production. Comparing sorghum genes from this region with sugarcane 
transcripts, it was possible to develop 20 pairs of specific primers for sugarcane. The BAC 
library of the variety IACSP93-3046 was used to recover the corresponding region in the 
sugarcane genome. It was possible to screen 101.376 clones from the BAC library and obtain 
37 clones to recover the region in sugarcane. Twenty two BAC clones were sequenced and 
annotated. The BACs were compared to the original sorghum region, to the BACs of the 
R570 variety and to the S. spontaneum genome. A transcriptome of four organs (root, leaf, 
internode 3 and internode 8) plus meristem was used to observe gene expression. Five genes 
from the target region were identified in metabolic pathways, including the pathway of starch 
metabolism and sucrose that may be related to sugar synthesis. Despite the high sinteny 
observed between sugarcane and sorghum for this region, there were two collinearity breaks, 
due to inversions of the genes. There are seven sorghum genes that were not found in the 
genomic region of the sugarcane varieties IACSP93-3046 and R570. Structural differences 
were observed, such as the presence of duplicated genes only in sorghum or sugarcane or 
among sugarcane varieties. The observed relationships between genes present in metabolic 
pathways, tissue specific expression and genes with known functions resulted in four genes 
candidates for synthesis and accumulation of sugar: orthologous genes to an alpha amylase, a 
carbonic anhydrase, an uncharacterized protein and a DNAJ. These results are fundamental 
for the understanding of a complex genomic region in sugarcane, probably related to sugar 
synthesis. 
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A cana-de-açúcar é uma planta alógama, pertencente à família Poaceae e suas 
principais espécies são S. officinarum (2n=80) e S. spontaneum (2n=40-128) (Matsuoka et al., 
1999). Os cultivares modernos são híbridos interespecíficos, principalmente entre essas duas 
espécies e possuem genoma estimado em 10 Gb (D'Hont e Glaszmann, 2001) com variação 
no nível de ploidia entre locos de diferentes variedades, sendo considerada uma das espécies 
cultivadas de maior complexidade genética (Cuadrado et al., 2004, Piperidis et al., 2010, 
Garcia et al., 2013). 
O sorgo (Sorghum bicolor L.) é considerada espécie modelo para estudos genético-
genômicos em cana-de-açúcar por ser uma espécie diplóide (2n=20 cromossomos) com 
genoma de aproximadamente 760 milhões de pares de bases (mpb) (Arumuganathan e Earlee 
1999) e completamente anotado (Paterson et al. 2009, McCormick et al., 2017). Diversos 
trabalhos têm utilizado a sintenia de cana-de-açúcar e sorgo para estudos genômicos (Jannoo 
et al., 2007; Garsmeur et al., 2011;  de Setta et al., 2014; Mancini et al., 2018; Garsmeur et 
al., 2018; Zhang et al., 2018; Thirugnanasambandam et al., 2018).  
Assim, utilizar QTLs de interesse já mapeados em sorgo revela-se uma boa estratégia 
para investigar aspectos genéticos e genômicos em cana-de-açúcar (Mancini et al., 2018), 
visto que os QTLs mapeados para a cana-de-açúcar apresentam uma baixa variação fenotípica 
explicada pelo genótipo (R2), além da dificuldade no mapeamento de novos QTLs devido ao 
nível de ploidia e aneuploidia (Heinz e Tew 1987, Wu et al., 2002, Pastina et al., 2011).  
Uma vez que os híbridos de cana-de-açúcar não possuem seu genoma sequenciado, os 
cromossomos artificiais de bactérias (Bacterial Artificial Chromosomes ou BACs, Shizuya et 
al., 1992) são uma ferramenta importante para o entendimento genômico de cana-de-açúcar 
pois permitem a clonagem de grandes fragmentos de DNA. 
Neste trabalho, uma região genômica de um QTL para Brix mapeado em sorgo por 
Shiringani et al., (2010) foi recuperada no genoma da variedade de cana-de-açúcar IACSP93-
3046 e há indícios de que alguns genes presentes nesta região são relacionados com a síntese 
de açúcar pois estão em vias metabólicas importantes como via do metabolismo de amido e 
sacarose. Espera-se que estes resultados ajudem a desvendar a complexidade genética de 
regiões relacionadas ao Brix nos híbridos de cana-de-açúcar e contribua para o entendimento 




2 REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 
2.1 Aspectos gerais da cultura 
 
A cana-de-açúcar tem um grande destaque no cenário mundial devido aos seus 
principais derivados: açúcar e etanol (primeira e segunda geração). Além disso, a cana-de-
açúcar pode ser utilizada na fabricação de doces (rapadura, garapa e melado), bebidas 
alcoólicas (cachaça, rum e vodka) e na alimentação de rebanhos (in natura ou silagem). Os 
resíduos provenientes do processamento da cultura tais como vinhoto e vinhaça são usados 
como fertilizantes na agricultura e o bagaço que sobra após a moagem é aproveitado como 
fonte de energia térmica (vapor) nas usinas sucroalcooleiras (Pandey et al., 2000; Prado et al., 
2013; Ortegón et al., 2016). 
O Brasil é o maior produtor de cana-de-açúcar do mundo, seguido pela Índia e China 
(FAO, 2017). A safra brasileira referente à 2018/2019 está estimada em 625,96 milhões de 
toneladas de cana-de-açúcar em uma área cultivada de 8,61 milhões de hectares, ao passo que 
a produção de açúcar e etanol deverá atingir 35,48 milhões de toneladas e 28,16 bilhões de 
litros, respectivamente. Entre os estados brasileiros, São Paulo destaca-se com 54% das áreas 
cultivadas com a cultura em território nacional (CONAB, 2018). 
A cana-de-açúcar é uma planta perene de clima tropical e sub-tropical cultivada em 
mais de 90 países (FAO, 2014). É uma espécie alógama, pertence à família Poaceae, gênero 
Saccharum e as suas espécies são S. officinarum L. (2n = 80), S. robustum (2n = 60-80), S. 
barberi (2n = 111-120), S. sinense (2n = 80-140), S. spontaneum (2n = 40-128) e S. edule (2n 
= 60-80) (Matsuoka et al., 1999; Landell e Bressiani, 2008). 
O centro de origem da cana-de-açúcar é a Nova Guiné, com posterior expansão para a 
Indonésia, China, Índia, Micronésia e Polinésia, até atingir várias regiões do mundo (Daniels 
e Roach, 1987). Ao chegar a Java, colônia holandesa, um grupo de melhoristas holandeses 
nomeou a S. officinarum como uma “cana nobre” por apresentar alto teor de açúcar e 
características agronômicas desejáveis. 
No entanto, ao perceberem que a S. officinarum era susceptível a doenças, os 
melhoristas realizaram um cruzamento interespecífico com a S. spontaneum que apresenta 
grande rusticidade e resistência a pragas e doenças. O processo de retrocruzamento com a S. 
officinarum para recuperar as características desejáveis foi denominado nobilização. Acredita-
se que durante a domesticação da cana-de-açúcar outras espécies de Saccharum também 
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contribuíram para os cultivares híbridos, além das espécies S. officinarum e S. spontaneum. 
(Ming et al., 2006). 
   
2.2 Características do genoma 
 
Em consequência dos cruzamentos interespecíficos, as variedades de cana-de-açúcar 
cultivadas atualmente são geneticamente complexas e altamente poliplóides. O genoma é 
grande, em torno de 10 Gb (D'Hont e Glaszmann, 2001), representa cerca de 9 vezes o 
genoma de soja (1,1 Gb - Schmutz et al., 2010) e 4 vezes o genoma do milho (2,3 Gb 
Schnable et al., 2009; Jiao et al., 2017).  
Aproximadamente 50% do genoma são sequências repetitivas (Figueira et al., 2012; 
Kim et al., 2013; de Setta et al., 2014) com um grande número de elementos transponíveis 
(Transposable Elements - TEs), que são fragmentos de DNA que se movem e se duplicam 
aleatoriamente no genoma (Okamoto e Hirochika, 2001; Garsmeur et al., 2018). 
Além disso, a cana-de-açúcar possui ploidia variável (8-12) entre diferentes locos e 
aneuploidia (80 a 120 cromossomos) (D'Hont e Glaszmann, 2001, Cuadrado et al., 2004, 
Piperidis et al., 2010). Estima-se que aproximadamente 70% dos cromossomos são oriundos 
da S. officinarum, 15-20% dos cromossomos são oriundos da S. spontaneum e 5-10% dos 
cromossomos são recombinantes entre essas duas espécies (Figura 01) (D’Hont, 2005, 
Garsmeur et al., 2018). 
 
Figura 01: Esquema representativo do genoma da variedade de cana-de-açúcar R570 que 
possui 115 cromossomos. Barras amarelas representam os cromossomos provenientes da S. 
officinarum, barras vermelhas representam os cromossomos provenientes da S. spontaneum e 
barras com amarelo/vermelho representam os cromossomos recombinantes entre as duas 
espécies (Adaptado de Garsmeur et al., 2018). 
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 Todas essas características do genoma dificultam os estudos genético-genômicos da 
cana-de-açúcar (Thirugnanasambandam et al., 2018). Nesse contexto a abordagem que vêm 
sendo utilizada com sucesso é a utilização do genoma de sorgo como referência, pois diversos 
trabalhos revelam que existe sintenia e colinearidade entre essas espécies (Jannoo et al., 2007; 
Garsmeur et al., 2011;  de Setta et al., 2014; Mancini et al., 2018; Garsmeur et al., 2018). 
Recentemente houve avanços nos estudos genômicos de cana-de-açúcar, um draft 
genome com aproximadamente 200.000 contigs de sequências genômicas, foi publicado para 
a variedade de cana-de-açúcar SP80-3280, utilizando a tecnologia de leitura longa da Illumina 
TruSeq (Riaño‐Pachón e Mattiello, 2017). Em seguida, uma abordagem de dupla seleção de 
clones BACs foi proposta para reconstruir uma complexa região genômica de um QTL para 
Brix mapeado no cromossomo 03 em sorgo (SBI-03) (Mancini et al., 2018). Um genoma 
mosaico monoploide foi proposto como sequência de referência para a cana-de-açúcar 
(Garsmeur et al., 2018). E posteriormente, foi publicado um genoma de uma variedade de S. 
spontaneum que possui informações a nível alélico (Quatro alelos) (Zhang et al., 2018). 
  
2.3 Sintenia/Colinearidade Cana-Sorgo e Biblioteca de BACs 
 
O termo sintenia refere-se a uma conservação do conteúdo genômico entre diferentes 
espécies (Bowers et al., 2003) e colinearidade refere-se à ordem gênica (Coghlan et al., 2005). 
Esses conceitos são fundamentais no mapeamento comparativo e sequenciamento de 
diferentes espécies da mesma família, apesar das diferenças no tamanho do genoma (Feuillet 
e Keller 2002, Jannoo et al., 2007, Tang et al., 2008, Paterson et al., 2009, Schnable et al., 
2009, Garsmeur et al., 2011). 
Estudo sugere que as espécies da família Poaceae compartilharam um genoma 
ancestral que teria surgido a partir de cinco grupos cromossômicos ancestrais e que após 
sofrer duplicações do genoma completo e duplicações segmentares conservadas resultou em 
dois novos cromossomos, totalizando 12 cromossomos, estrutura similar ao genoma de arroz. 
Enquanto que no genoma de sorgo o número cromossômico teria sido reduzido através de 






Figura 02: Representação do genoma ancestral da família Poaceae originando o genoma de 
arroz e sorgo.  O número haplóide de arroz e sorgo está representado na figura (Adaptado de 




O tempo de divergência genética entre milho (Zea mays) e sorgo (Sorghum bicolor) é 
estimado em 20 milhões de anos (Gaut e Doebley, 1997), enquanto arroz (Oryza sativa) 
distanciou das linhagens de milho e sorgo entre 50 a 70 milhões de anos (Wolfe et al., 1989). 
No caso do sorgo e cana-de-açúcar a divergência ocorreu mais recentemente, há 
aproximadamente 8-9 milhões de anos (Jannoo et al., 2007). Desta forma, o sorgo é 
considerado modelo genético para a cana-de-açúcar, por apresentar um genoma mais simples, 
de aproximadamente 760 milhões de pares de base, e por apresentar genoma sequenciado e 
anotado (Arumuganathan e Earlee 1999, Paterson et al., 2009; McCormick et al., 2017). 
Os cromossomos artificiais de bactérias (Bacterial Artificial Chromosomes ou BACs, 
Shizuya et al., 1992) são uma ferramenta que pode ser utilizada para o entendimento genético 
de culturas de alta complexidade genética como é o caso da cana-de-açúcar, pois permitem a 
clonagem de fragmentos de DNA de até 300 kb (Zhang et al., 1996) e possibilita que cada 
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gene seja estudado individualmente, sendo possível separar as regiões em haplótipos 
(Paterson et al., 2000). Essa tecnologia é utilizada em estudos de genômica, pois apresenta 
estabilidade do inserto no hospedeiro bacteriano, baixo quimerismo e facilidade de 
purificação do DNA (Paterson et al., 2000, Yuksel e Paterson, 2005). Sendo por isto utilizada 
no estudo de várias culturas de importância econômica como a cana-de-açúcar (Tomkins et 
al., 1999, Figueira et al., 2012, Sforça et al., 2019), soja (Marek e Shoemaker 1997), tomate 
(Budiman et al., 2000), café (Noir et al., 2004), arroz (Ammiraju et al., 2006), girassol 
(Bouzidi et al., 2006), milho (Wei et al., 2009) e algodão (Hu et al., 2010). 
A primeira biblioteca de BACs para cana-de-açúcar foi construída utilizando o DNA 
da variedade francesa R570 e representa em torno de 1,3 vezes o seu genoma total (10 Gb - 
Tomkins et al., 1999). Em seguida, uma biblioteca de BACs de domínio privado foi 
construída para a variedade SP80-3280, com cobertura de 0,46 vezes o genoma (10 Gb - 
Figueira et al., 2012). E posteriormente, duas bibliotecas de BACs foram construídas para as 
variedades SP80-3280 e IACSP93-3046, com cobertura de 2,4 e 1,8 vezes o genoma da cana-
de-açúcar (10 Gb – Sforça et al., 2019).  
2.4 Quantitative Trait Loci (QTL) 
 
Caracteres fenotípicos que possuem distribuição contínua tais como produtividade, 
altura e diâmetro dos colmos são determinados por vários genes que podem estar em 
diferentes locais do genoma. As regiões genômicas onde esses genes se encontram são 
denominadas Quantitative Trait Loci (QTLs) (Lander e Bolstein, 1989). Estas regiões 
apresentam caracteres poligênicos, ou seja, é resultante de um efeito acumulativo de vários 
genes que segregam independentemente. Os efeitos podem ser aditivos, de dominância e/ou 
epistáticos, além de serem fortemente influenciados pela ação do ambiente (Alard, 1971).  
Dessa forma, tem sido um desafio controlar a forte interação do genótipo com 
ambiente e identificar a região genômica responsável pelas características de interesse para os 
programas de melhoramento genético. Os marcadores moleculares baseado em DNA (AFLP 
(Amplified Fragmet Lenght Polymorphism; Vos et al., 1995), microssatélites ou SSR (Simple 
Sequence Repeat; Tautz 1989) e atualmente os SNPs (Single Nucleotide Polymorphism) têm 
sido muito utilizados, pois permitem um maior conhecimento da estrutura genética e 
genômica da característica avaliada diminuindo a variação genótipo x ambiente (Brookes 
1999, Aitken et al., 2005). 
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O primeiro estudo com mapeamento de QTL em cana-de-açúcar avaliou a associação 
de marcadores moleculares com características quantitativas como diâmetro do caule e 
porcentagem de fibras (Sills et al., 1995). Em seguida, diversos estudos foram desenvolvidos 
com QTLs em cana-de-açúcar, os principais foram para estudar QTLs que afetam o 
florescimento (Ming et al., 2002), QTLs relacionado ao acúmulo de açúcar (Aitken et al., 
2006) e QTLs ligado ao peso, altura e diâmetro do colmo (Ming et al., 2002,  Aitken et al., 
2008). 
Uma abordagem que permite a taxa de segregação de 1 : 2 : 1 e diferentes níveis de 
ploidia para marcadores SNPs foi usada para mapear uma região genômica de cana-de-açúcar 
que cobriu 4.512,6 cM (centiMorgan) e tinha 118 grupos de ligação, detectando 25 QTLs, 
sendo seis QTLs para diâmetro do colmo, cinco QTLs para peso do colmo, quatro QTLs para 
altura da planta, cinco QTLs para porcentagem de fibras, dois QTLs para conteúdo de 
sacarose e três QTLs para Brix (Costa et al., 2016). 
No entanto, o mapeamento de QTLs em cana-de-açúcar tem apresentado uma baixa 
variação fenotípica explicada pelo genótipo (R2) (Sills et al., 1995, Costa et al., 2016) devido 
a fatores relacionados a complexidade da cana-de-açúcar como nível de ploidia e aneuploidia 
(Heinz and Tew 1987, Wu et al., 2002, Pastina et al., 2011). 
Um estudo que buscou identificar QTLs para as características relacionadas ao açúcar 
em sorgo variedade sacarino, conclui que as regiões genômicas envolvidas na acumulação de 
açúcar no sorgo sacarino e na cana-de-açúcar são semelhantes. Dessa forma o sorgo sacarino 
poderia ser um modelo genético potencial para os indivíduos da mesma família que 
apresentam um genoma de alta complexidade, como é o caso da cana-de-açúcar (Ritter et al., 
2008). 
Diante disso, o objetivo do trabalho foi analisar uma região genômica de cana-de-
açúcar que provavelmente está relacionada à síntese ou acúmulo de açúcar utilizando a 




3.1 Objetivo geral 
 
Utilizar um QTL para Brix mapeado em sorgo para recuperar uma região genômica em cana-
de-açúcar que possui genes importantes para o acúmulo de açúcar. Determinar possíveis 
genes candidatos ao acúmulo de açúcar, utilizando dados de transcriptoma.  
 
3.2 Objetivos específicos 
 
 Identificar todos os genes em sorgo dentro da região correspondente à posição 61.500 
Kb a 62.000 Kb do cromossomo SBI-02; 
 
 Buscar os transcritos ortólogos em cana-de-açúcar utilizando as sequências 
codificadoras dos genes (CDS) encontrados na região do QTL para Brix em sorgo; 
 
 Utilizar os transcritos encontrados em cana-de-açúcar para desenvolver primers 
específicos para os genes da região alvo. 
 
 Realizar um screening na biblioteca de BACs da variedade IACSP93-3046 para 
selecionar clones BACs que contenham esses genes. 
 
 Determinar a organização genômica dos haplótipos e estudar a colinearidade entre 
sorgo e cana-de-açúcar nessa região.  
 
 Utilizar um transcriptoma de cana-de-açúcar, as funções dos genes descritos na 
literatura e a presença desses genes em vias metabólicas para encontrar possíveis 
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A cana-de-açúcar é uma espécie poliplóide de elevada complexidade genética e genômica 
devido às regiões repetitivas, duplicações gênicas e variação no nível de ploidia entre locos de 
diferentes variedades. Possui genoma estimado em 10 Gb o que representa 14 vezes o genoma 
de Sorghum bicolor, espécie com a qual apresenta sintenia e colinearidade. À vista disso, um 
QTL (Quantitative Trait Loci) para Brix mapeado em sorgo foi recuperado no genoma de 
cana-de-açúcar. Utilizou-se uma biblioteca de BACs (Bacterial Artificial Chromosomes) da 
variedade de cana-de-açúcar IACSP93-3046 e um transcriptoma de folhas de cana-de-açúcar 
para recuperar a região genômica por meio de primers específicos desenvolvidos para a 
região. Vinte e sete clones BACs foram sequenciados e foi possível anotar 129 genes. 
Observou-se que alguns genes da região estão em vias metabólicas importantes como a via do 
metabolismo do amido e sacarose. Associando os genes presentes em vias metabólicas, 
expressão tecido específicas e genes de função conhecida resultaram nos genes ortólogos a 
uma alfa amilase, uma anidrase carbônica, uma proteína não caracterizada e uma DNAJ que 
demonstraram serem candidatos a síntese ou acúmulo de açúcar. Esses genes poderão servir 
para estudos de expressão gênica por meio de qPCR (Polymerase Chain Reaction em tempo 
real), mapeamento de QTL para Brix em cana-de-açúcar e seleção assistida por marcadores 
moleculares. 
 





Sugarcane is a polyploid species of high genetic and genomic complexity due to repetitive 
regions, gene duplications and variation in the level of ploidy between loci of different 
varieties. It has a genome estimated at 10 Gb, which represents 14 times the genome of 
Sorghum bicolor, a species with which it has sinteny and colinearity. In view of this, a QTL 
(Quantitative Trait Loci) for Brix mapped on sorghum was recovered in the sugarcane 
genome. A library of BACs (Bacterial Artificial Chromosomes) of the sugarcane variety 
IACSP93-3046 and a transcriptome of sugarcane leaves were used to recover the genomic 
region by means of specific primers developed for the region. Twenty-seven BAC clones 
were sequenced and 129 genes could be annotated. It has been observed that some genes in 
the region are in important metabolic pathways such as the pathway of starch and sucrose 
metabolism. By associating the genes present in metabolic pathways, specific tissue 
expression and genes of known function resulted in orthologous genes to an alpha amylase, a 
carbonic anhydrase, an uncharacterized protein and a DNAJ that have been shown to be 
candidates for synthesis or accumulation of sugar. These genes can be used for gene 
expression studies using real-time Polymerase Chain Reaction (qPCR), QTL mapping for 
Brix in sugarcane and molecular marker assisted selection. 
 





A cana-de-açúcar é uma cultura de grande importância econômica, cultivada em mais 
de 90 países, sendo responsável mundialmente por 80% da produção de açúcar e 40% da 
produção de etanol (FAO, 2014). O Brasil se destaca como o maior produtor da cultura, 
seguido pela Índia e China (FAO, 2017). A cana-de-açúcar é uma planta perene de clima 
tropical e sub-tropical, alógama, pertence à família Poaceae, gênero Saccharum e suas 
espécies são S. officinarum L. (2n = 80), S. robustum (2n = 60-80), S. barberi (2n = 111-120), 
S. sinense (2n = 80-140), S. spontaneum (2n = 40-128) e S. edule (2n = 60-80) (Matsuoka et 
al., 1999; Landell e Bressiani, 2008). 
Embora os estudos sobre o manejo da cultura estejam bastante consolidados, estudos 
genéticos-genômicos ainda não conseguiram decifrar o genoma da cultura, pois as variedades 
de cana-de-açúcar cultivadas atualmente são híbridos interespecíficos com contribuição 
principalmente das espécies S. officinarum e S. spontaneum, resultando em um genoma de 
alta complexidade genética, aneuploide e com alto nível de ploidia o que dificulta o 
entendimento genético da espécie (D’Hont et al., 1996, Cuadrado et al., 2004, Piperidis et al., 
2010). Nesse contexto, estudos genômicos podem contribuir para alcançar ganhos nos 
programas de melhoramento genético da espécie, além de uma redução no tempo de 
lançamento de novas variedades que apresentem características agronômicas que atendam às 
demandas atuais. 
Os cromossomos artificiais de bactérias (Bacterial Artificial Chromosomes ou BACs, 
Shizuya et al., 1992) permitem a clonagem de fragmentos de DNA de até 300 Kb (Zhang et 
al., 1996) e associado a sintenia sorgo-cana (Mancini et al., 2018; Garsmeur et al., 2018; 
Zhang et al., 2018; Thirugnanasambandam et al., 2018) têm sido uma ferramenta utilizada 
para o entendimento genético da cultura. 
Recentemente uma estratégia de sequenciamento de regiões alvo utilizando dupla 
seleção de clones BACs permitiu a recuperação de complexas regiões genômicas da cana-de-
açúcar (Mancini et al., 2018). No mesmo ano, foi proposto um genoma de referência para a 
cultura de cana-de-açúcar, porém apenas de regiões ricas em genes (Garsmeur et al., 2018). 
Uma vez que as bases genéticas e genômicas que controlam as características de 
importância econômica como produtividade são difíceis de serem identificadas devido à 
origem poligênica. O estudo de QTLs para Brix mapeado em sorgo podem ser fundamentais 
para entender essa característica em cana-de-açúcar. Diante disso, o objetivo do trabalho foi 
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estudar uma região genômica em cana-de-açúcar que apresenta similaridade com uma região 
de um QTL para Brix em sorgo utilizando a sintenia sorgo-cana. 
Material e métodos 
Material vegetal e Biblioteca de BACs 
 
 A variedade de cana-de-açúcar IACSP93-3046 possui 112 cromossomos (Vieira et al., 
2018) e as suas principais características são: bom perfilhamento, colmos de hábito ereto e 
resistência à ferrugem (Mancini et al., 2012, Landell et al., 2005). A biblioteca de BACs 
dessa variedade possui 165.888 clones com insertos de tamanho médio de aproximadamente 
110 kb. Os clones estão armazenados a -80°C em 432 placas de 384 poços contendo meio LB 
glicerolado. A biblioteca possui um Pool 3D para 101.376 clones, correspondendo a 264 
placas de 384. As placas de 384 poços da biblioteca estão divididas em superpools, pools de 
placas, pools de linhas e pools de coluna. Os superpools são a mistura dos clones de 24 
placas. O pool de linha mistura todos os clones de cada linha para cada superpool. Nos pools 
de coluna, misturam-se todos os clones da coluna de cada superpool (Figura suplementar 01) 
QTL para Brix em sorgo 
 
 O QTL para Brix escolhido foi mapeado por Shiringani et al., (2010), está localizado 
no cromossomo SBI-02 de sorgo entre os marcadores Xtxp56 e Stgnhsbm36, possui alta 
variação fenotípica explicada pelo genótipo (R2) de 21,9% e LOD (Logarithm of the Odds) 
10,08. O QTL começa na posição 61.568 Kb e termina em 61.952 Kb em sorgo, totalizando 
um comprimento aproximado de 385 Kb. Para este estudo a região alvo ficou definida entre 
61.500 Kb a 62.000 Kb. Os genes presentes dentro da região foram identificados através do 
banco de dados Phytozome12 (Goodstein et al., 2012) e submetidos ao banco de dados 
KEGG (Kanehisa e Goto, 2000) para verificar a participação em vias metabólicas. 
 
Dados in silico 
 Com o auxílio do algoritmo Blastn (Altschul et al., 1997), as sequências codificadoras 
(CDS) de sorgo foram alinhadas contra o transcriptoma de folha de cana-de-açúcar (Cardoso-
Silva et al., 2014). Para os genes de sorgo que não possuíam transcritos similares no 
transcriptoma de folha de cana-de-açúcar, foi feita uma busca no banco de dados SUCEST 
(Vettore et al., 2001) e no NCBI (Altschul et al., 1997). Para o desenvolvimento dos primers 
foram utilizados os genes que atendiam os seguintes critérios: alinharam com transcritos de 
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folha de cana-de-açúcar, apresentaram éxons putativos com tamanho igual ou maior a 200 pb 
e não estavam duplicados no genoma de sorgo. Para maiores detalhes, olhar “Busca dos genes 
ortólogos no transcriptoma de cana-de-açúcar” no material suplementar. 
Seleção, sequenciamento, montagem e anotação das sequências dos clones BAC 
 Uma biblioteca de BACs da variedade de cana-de-açúcar IACSP93-3046 foi usada 
para a recuperação dos genes correspondentes ao QTL para Brix mapeado em sorgo (Material 
suplementar). Vinte e sete clones BACs foram separados em nove pools de sequenciamento 
sem sobreposição dos BACs que apresentavam os mesmos genes dentro do mesmo pool. O 
sequenciamento foi realizado pela plataforma PacBio®Sequel (Pacific Biosciences) no 
Arizona Genomics Institute (AGI - Tucson, EUA). Sequências do vetor e sequências 
genômicas de Escherichia coli foram removidas com o pacote BBtools 
(https://sourceforge.net/projects/bbmap/). A montagem foi realizada com o programa 
Canuv1.7 (Koren et al., 2017) com parâmetros default, exceto corOutCoverage=200. O 
refinamento do consenso final dos contigs foi feito utilizando-se os reads brutos para re-
alinhamento com pbalign e correção dos erros com o programa Arrow, ambos presentes no 
pacote SMRTLink v5.1.0 (Pacific Biosciences). 
Após a montagem os clones BAC foram anotados para elementos repetitivos e para 
genes. A anotação dos BACs para elementos repetitivos foi feita com o auxílio do preditor de 
retrotransposons LTR FINDER (Xu e Wang, 2007) e do banco de dados giriREPBASE 
(Kohany et al., 2006). A anotação dos genes foi realizada com o auxílio dos bancos de dados 
NCBI (Altschul et al., 1997) e Phytozome12.0 (Goodstein et al., 2012). O programa Artemis 
do Instituto Sanger (Rutherford et al., 2000) foi utilizado para a visualização dos genes e 
elementos repetitivos. Análises comparativas entre os genes da região analisada e os genes de 
S. bicolor, S. spontaneum (Zhang et al., 2018) e da variedade de cana-de-açúcar R570 
(Garsmeur et al., 2018) foram realizadas de maneira a determinar a sintenia e colinearidade e 
a estrutura genômica. 
 
Análise dos genes no transcriptoma da variedade IACSP93-3046 
 O HISAT2 (Hierarchical Indexing for Spliced Alignment of Transcripts) (Kim et al., 
2015) foi utilizado, com parâmetros default, para alinhar reads dos transcriptomas de folha 
(Cardoso-Silva et al., 2014), meristema, internódios 3 e 8 e raiz (Cardoso-Silva, não 
publicado) da variedade IACSP93-3046 contra os CDS de um alelo dos genes anotados nos 
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BACs. A expressão dos genes foi determinada como uma porcentagem (≥ 0,5%) dos reads 
totais alinhados por tecido.  
Resultados e discussão 
QTL para Brix em sorgo 
 
 Foram identificados 56 genes dentro do QTL para Brix em sorgo, dos quais seis genes 
estão em vias metabólicas, sendo elas: a via do metabolismo do amido e sacarose, via do 
metabolismo do nitrogênio, via de tradução de sinal a hormônio vegetal, via da biossíntese de 
carotenóides e via de interação planta patógeno (Tabela 01 – genes com “*”). Além disso, 
existem genes que não estão em vias metabólicas, mas desempenham funções fisiológicas 
importantes para a planta (Tabela 01). 
 
Tabela 01 – Genes de sorgo presentes no QTL para Brix que desempenham funções 





Fosfatidilinositol 4-fosfato 5-quinase 8 
 
A enzima Fosfatidilinositol está envolvida na 
floração, regulando negativamente a 




Proteína não caracterizada LOC8081043 
 
 
Semelhante a uma glicoproteína rica em 
hidroxiprolina. Proteína que atua na parede 
celular e desempenha papéis importantes no 
crescimento e desenvolvimento das plantas 
(Hall e Cannon, 2002). 
Sobic.002G224000* 
Anidrase carbônica alfa 4 
Via do metabolismo do nitrogênio  
(Figura suplementar 02) 
A enzima anidrase carbônica funciona como 
coenzima, conferindo atividade às enzimas e 
está correlacionada com a taxa fotossintética 
em milho (Khan et al., 1994; Tiwari et al., 




Carreador mitocondrial de fosfatos 
O carreador mitocondrial de fosfato media o 
transporte de S-adenosilmetionina, 







Fator de transcrição do estresse térmico B-4c 
Os fatores de transcrição do estresse térmico 
são importantes na resposta das plantas a 
vários estresses abióticos, regulando a 
expressão de genes responsivos ao estresse, 






Os genes da família NAC estão relacionados 
com a defesa da planta a ataques de 
patógenos (Nuruzzaman et al., 2015). 
Sobic.002G224400 
 
Serina-treonina-quinase do tipo G de lectina 
As Serina-treonina-quinases são proteínas de 
membrana relacionadas com o crescimento, 
desenvolvimento e tolerância das plantas ao 
estresse (Vaid et al., 2012). 
Sobic.002G225100* 
Fator de transcrição bZIP TRAB1 
Via de tradução de sinal a hormônio vegetal 
(Figura suplementar 03) 
O fator de transcrição bZIP TRAB1 é 
responsável pela sinalização do ácido 
abscísico que está envolvido no crescimento 
e desenvolvimento das plantas, como 
maturação de sementes, dormência, inibição 
da divisão celular e germinação (Hobo et al., 





Fator de Choque térmico 4 
Os fatores de choque térmico regulam a 
expressão de chaperonas de choque térmico 
que estão relacionadas com a resposta da 




Ácido abscísico 8-hidroxilase 3 
Via da biossíntese de carotenóides 
(Figura suplementar 04) 
A enzima ácido abscísico 8-hidroxilase 3 
demonstrou ser importante na regulação da 
dormência e germinação de Arabidopsis 
thaliana (Okamoto et al., 2006). 
Sobic.002G225600/ Sobic.002G225650* 
alfa-amilase 
Via do metabolismo de amido e sacarose 
(Figura suplementar 05) 
A enzima alfa-amilase cliva as ligações 
glicosídicas α-1,4 internas nas cadeias de 




Fator de transcrição responsivo a etileno 
ERF109 
O fator de transcrição responsivo a etileno 
ERF109 está relacionado com a resposta da 
planta a fatores bióticos e abióticos 






Interação planta patógeno 
(Figura suplementar 06) 
A proteína calmodulina (CaM) atua como 
sensor de Ca 2+ e está relacionada com a 
resposta da planta aos estímulos fisiológicos 
e ambientais (Zeng et al., 2015) 
Sobic.002G226700 
BKI1 
Tradução de sinal a hormônio vegetal 
(Figura suplementar 07) 
A enzima BKI1 é um regulador negativo da 
sinalização dos brassinosteróides, que são 
hormônios vegetais que estão relacionados 




Semelhante a uma DNAJ choque térmico 
 
As proteínas DNAJ/choque térmico estão 
relacionadas com a resposta da planta a 





Enzima conversora de tuliposide A 
cloroplástico  
A enzima conversora de tuliposide A 
cloroplástico está envolvida na biossíntese de 
tulipalinas, substâncias químicas defensivas 
que demonstram atividades antimicrobianas 






Receptor de Giberelina 
O receptor de Giberelina (GA) é essencial na 
transdução de sinal de GA, influenciando o 
crescimento e desenvolvimento das plantas 







A proteína patatina está relacionada com a 
resistência de plantas a patógenos (La 
Camara et al., 2009). 
 
Dados in silico 
Observou-se que dos 56 genes identificados dentro do QTL para Brix em sorgo, 21 
genes alinharam com os transcritos de folha de cana-de-açúcar e apresentaram éxons 
putativos com tamanho igual ou maior a 200 pb. Dos 21 pares de primers desenvolvidos, 20 
tiveram perfil de amplificação satisfatório (uma única banda) e apenas o Sh 133 não 
amplificou (Tabela suplementar 01). Dos 35 genes restantes que estão presentes no QTL, 14 
genes estão duplicados e 21 genes não passaram nos critérios de seleção descritos acima 




Seleção, sequenciamento, montagem e anotação das sequências dos clones BAC 
 Os pares de primers validados foram utilizados na seleção dos clones BAC no pool 
3D, que representa 101.376 clones da biblioteca de BACs. Com a realização da seleção dupla, 
96 clones BACs foram testados e 37 clones foram positivos para pelo menos dois genes. 
Desses, 27, foram sequenciados e montados (Material suplementar). Um total de 52 contigs 
foi obtido para os 27 clones BAC sequenciados. O tamanho dos contigs variou entre 3.960 pb 
(Pool 09) e 192.924 pb (Pool 01) e o comprimento total dos contigs foi de 3.483.614 pb 
(Tabela 02). 
 
Tabela 02 – Resumo do sequenciamento PacBio®Sequel e da montagem das sequências. 









total dos contigs 
(pb) 
Pool 01 3 5 192924 8538 391863 
Pool 02 3 4 113852 10714 252862 
Pool 03 3 9 127023 4750 378918 
Pool 04 3 6 183570 4414 482101 
Pool 05 3 8 133902 4038 325041 
Pool 06 3 3 153020 4057 251633 
Pool 07 3 5 181700 4576 506830 
Pool 08 3 5 152382 14478 522427 
Pool 09 3 7 124722 3960 371939 
Total 27 52 - - 3483614 
 
Os 52 contigs foram avaliados quanto à presença dos genes pertencentes à região alvo. 
Os contigs que não possuíam genes, possuíam um único gene ou tamanho menor que 25 Kb 
foram descartados, sendo 25 contigs anotados (Tabela suplementar 02). Observando os genes 
de cada um desses 25 contigs e levando em conta o pool de sequenciamento, alguns BACs 
estavam representados por dois contigs. Para os BACs Shy411A07, Shy265N09 e Shy238L17 
foi possível observar dois contigs (Tabela suplementar 02). Shy411A07 e Shy238L17 
possuíram baixa cobertura (aproximadamente 30x e 11x, respectivamente). Provavelmente a 
baixa cobertura pode ser um fator para a não montagem desses BACs em um único contig. O 
BAC Shy265N09 possui alta cobertura (aproximadamente 210x), no entanto possui um 
grande número de elementos repetitivos que podem causar problemas na montagem devido à 
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ambiguidade no alinhamento (Setta et al., 2014; Mancini et al., 2018).  Cinco dos 27 BACs 
não foram montados. 
Assim, 25 contigs foram completamente anotados (representando 22 BACs) e 
obtiveram comprimento dos contigs variando entre 29.927 pb (Shy238L17) e 192.924 pb 
(Shy237L13) e cobertura média de 112X (Tabela suplementar 02).  Um total de 129 genes e 
42 prováveis pseudogenes foi anotado para a região. Além disso, os genes ortólogos ao 
Sobic.002G228800 e Sobic.002G228900 que são os próximos genes que dão continuidade à 
região alvo foram recuperados (Figura 03). A média de genes por clone BAC foi de 
aproximadamente seis genes, variando entre quatro genes (Sh116E06) e 14 genes 
(Shy188C18) (Figura 03). Resultados similares foram obtidos para a reconstrução de uma 
complexa região do genoma de cana-de-açúcar ligada a um locus de característica quantitativa 
(QTL) mapeada para o acúmulo de açúcar (Murray et al., 2008) em uma posição específica no 
cromossomo 03 do sorgo (SBI-03) (Mancini et al., 2018). 
Estrutura genômica da região do QTL para Brix: sorgo x IACSP93-3046 x R570 
 
 Apesar de não ter sido possível o desenvolvimento de primers para todos os genes da 
região, os clones BACs recuperaram todos os seus ortólogos representados no genoma de 
sorgo, com exceção de sete genes que foram encontrados apenas em sorgo. A figura 03 
representa uma comparação esquemática entre sorgo, à variedade de cana-de-açúcar 
IACSP93-3046 e a variedade de cana-de-açúcar R570 (Garsmeur et al., 2018). Foi observado 
que em duas regiões, não foi possível obter um BAC que unisse os genes em cana-de-açúcar 
(Figura 03 – retângulos em vermelho), assumindo assim, a possibilidade de gaps nessas 
regiões. Em sorgo, esses gaps representam regiões intergênicas com uma distância de 
aproximadamente 31,4 Kb e 1,6 Kb.  
Observa-se que existe alta sintenia entre sorgo x cana, no entanto, houve duas quebras 
de colinearidade ocasionadas por inversões gênicas (Figura 03). A quebra de colinearidade 
ocorreu nos genes ortólogos ao fator de transcrição do estresse térmico B-4c 
(Sobic.002G224200), domínio NAC (Sobic.002G224300) e serina-treonina-quinase do tipo G 
de lectina (Sobic.002G224400) e nos genes ortólogos a uma proteína não caracterizada 
(Sobic.002G226500) e uma proteína hipotética (Sobic.002G226600). 
O fato de essa inversão gênica ter sido encontrada também na variedade R570 
corrobora com a existência dessas inversões, apesar de não ser possível dizer em que 
momento isso aconteceu, ou se é uma característica apenas dos híbridos. Nós sugerimos que 
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essas inversões aconteceram depois da separação de sorgo x cana, pois estão presentes nos 










Figura 03: Comparação da região do QTL para Brix entre sorgo x cana-de-açúcar. Esquema representando a região genômica do QTL para Brix em sorgo (A) e em 
cana-de-açúcar na variedade IACSP93-3046 (B) e na variedade francesa R570 (C). Os quadrados agrupados em linha contínua representam os genes recuperados 
para o BAC. A região destacada em vermelho representa os gaps nas regiões intergênicas na variedade IACSP93-3046, no entanto, todos os genes de sorgo tiveram 
seus ortólogos recuperados na região e estão representados na figura. Os genes indicados pelas setas representam a região que houve a quebra da colinearidade 
causada por inversão destes genes. Os dois últimos genes Sobic.002G228800 e Sobic.002G228900 são os próximos genes que dão continuidade a região genômica e 
não estão na região alvo do estudo. 
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Ainda sobre a figura 03, nota-se que em sorgo o gene para a alfa-amilase está 
duplicado em tandem e está representado pelos genes Sobic.002G225600 e 
Sobic.002G225650. O ortólogo em cana-de-açúcar na variedade IACSP93-3046 não se 
encontra duplicado nessa região, no entanto, na variedade R570 ambos os ortólogos podem 
ser encontrados em um dos BACs anotados para a mesma região. Seis haplótipos com o gene 
ortólogo para a alfa-amilase foram recuperados na variedade IACSP93-3046 sendo quatro 
haplótipos com prováveis pseudogenes. 
 Na variedade IACSP93-3046 um dos alelos ortólogos para o fator de transcrição 
responsivo a etileno ERF109 (Sobic.002G225700) do sorgo, encontra-se duplicado em 
tandem, diferentemente do que acontece no genoma de sorgo ou da variedade R570. 
Entretanto, este tipo de evento é notado nos genes ortólogos ao receptor de giberelina GID1L2 
(Sobic.002G228000) e no ortólogo a enzima conversora de tuliposide A, amiloplasto 
(Sobic.002G228100). Na variedade R570 esses genes aparecem duplicados em tandem, 
enquanto que em sorgo e na variedade IACSP93-3046 encontra-se em cópia única (Figura 
03). 
A presença de 42 prováveis pseudogenes é observada entre os genes hom(e)ólogos da 
variedade de cana-de-açúcar IACSP93-3046. Foram considerados prováveis pseudogenes os 
genes que apresentaram inserção de transposons no meio dos éxons (6 pseudogenes - 14,3%) 
(Figura 04), inserção/deleção de um único nucleotídeo causando mudança no frame de leitura 
da proteína (33 pseudogenes - 78,5%) (Figura 05) e os genes que apresentaram apenas 
fragmentos dos genes (3 Pseudogenes - 7,1%) (Figura 06). 
 
 
Figura 04: Pseudogenização dos genes hom(e)ólogos em cana-de-açúcar - comparação entre um gene 
x provável pseudogene. A parte superior da figura mostra um esquema de um alelo do gene ortólogo 
ao galactosídeo 2-alfa-L-fucosiltransferase (Sobic.002G225900) representado por dois éxons. Na parte 
inferior mostra a ocorrência da inserção de um transposon (representado pela barra azul) inserido 
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dentro de um dos éxons de um dos alelos do mesmo gene (representado pela barra verde), o que o 
caracteriza como um provável pseudogene. 
 
 
Figura 05: Pseudogenização dos genes hom(e)ólogos em cana-de-açúcar - comparação entre um 
provável pseudogene x gene. Na parte superior da figura mostra a ocorrência da inserção de um único 
nucleotídeo (T) em um dos éxons de um dos alelos do gene ortólogo ao receptor de giberelina GID1L2 
(Sobic.002G228000), o que o caracteriza com um provável pseudogene. Na parte inferior mostra outro 




Figura 06: Pseudogenização dos genes hom(e)ólogos em cana-de-açúcar - comparação entre um gene 
x provável pseudogene. Na parte superior da figura mostra um alelo do gene ortólogo a alfa-amilase 
(Sobic.002G225600). Na parte inferior mostra outro alelo que apresenta apenas uma parte do 





Não foi possível recuperar todos os alelos dos genes presentes na região do QTL para 
Brix, considerando-se o número de BACs sequenciados.  Devido à ploidia estimada dos 
híbridos ser de 8-12, espera-se encontrar esse número de haplótipos para cada gene (D'Hont e 
Glaszmann, 2001, Cuadrado et al., 2004, Piperidis et al., 2010). Uma ploidia variável entre 6-
14 foi encontrada em cana-de-açúcar (Garcia et al., 2013). Isso pode estar relacionado tanto a 
pseudogenização dos genes e/ou a ausência de genes nos hom(e)ólogos (onde a ploidia seria 
menor que oito) quanto a duplicações em tandem (que causariam ploidias maiores que 12). 
Nossos dados indicam, apesar do baixo número de genes estudados (49 genes) que esse 
comportamento variaria de gene para gene, o que, consequentemente, sugeriria que a ploidia 
poderia ser específica para cada loco. 
Quando nós comparamos as variedades R570 e IACSP93-3046, podemos levantar a 
possibilidade de que a organização de cada haplótipo (alelo) poderia estar influenciando as 
características fenotípicas, não apenas a sequência de cada gene. A nobilização da cana-de-
açúcar foi feita a partir de poucas variedades (20-30), o que torna a base genética bastante 
estreita (Ming et al., 2006). Essas variações estruturais são interessantes, podendo estar 
ligadas à diferenciação de características entre as variedades, como a quantidade de açúcar, 
por exemplo. Porém, mais investigações a esse respeito são necessárias. 
Estrutura genômica da região do QTL para Brix em S. spontaneum 
 
Dos 56 genes presentes na região do QTL para Brix, 48 foram encontrados no genoma 
de S. spontaneum (Zhang et al., 2018) (Tabela 03). Considerando que a variedade de S. 
spontaneum possui informações a nível alélico, espera-se encontrar quatro alelos para cada 
gene. No entanto, é possível perceber a presença de 24 genes duplicados, sete genes que 
possui deleção de algum dos quatro alelos e apenas 17 genes possuem os quatro alelos sem 
duplicação. 
Sete genes que não foram encontrados no genoma de S. spontaneum são os mesmos 
que não foram encontrados no genoma das variedades R570 e IACSP93-3046. Já o ortólogo 
do gene inibidor de quinase dependente de ciclina 6 (Sobic.002G227100) de sorgo foi 
encontrado nas variedades R570 e IACSP93-3046, mas está ausente em S. spontaneum. Como 
as variedades de cana-de-açúcar cultivadas atualmente são híbridas interespecíficas com 
grande contribuição principalmente dos genomas de S. officinarum e S. spontaneum (D’Hont, 
2005, Garsmeur et al., 2018) nós acreditamos que esse gene seja oriundo da S. officinarum, no 
entanto, uma estudo de filogenia seria necessário para confirmar essa hipótese, mas até 




Tabela 03: Lista dos genes presentes no QTL para Brix em sorgo e dos genes que foram 





Gene de sorgo 
 
Descrição 
Genoma de S. 
spontaneum 
1 Sobic.002G223401 Proteína não caracterizada LOC8081041 isoforma 
X2 
Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
2 Sobic.002G223500 Aspartato aminotransferase Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
3 Sobic.002G223550 Proteína hipotética SORBI_3002G223550 - 
4 Sobic.002G223600 Fosfatidilinositol 4-fosfato 5-quinase 8 Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
5 Sobic.002G223650 Proteína não caracterizada LOC110433141 - 
6 Sobic.002G223700 Rombóides do cloraplasto Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
7 Sobic.002G223800 Proteína não caracterizada LOC8081043 Chr2A, Chr2C, Chr2D 
8 Sobic.002G223900 F-box At1g10780 Chr2A, 3 x Chr2B, 
Chr2C, Chr2D 
9 Sobic.002G224000 Anidrase carbônica alfa 4 Chr2A, Chr2B, 3 x 
Chr2C, Chr2D 
10 Sobic.002G224100 Carreador mitocondrial de fosfato Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
11 Sobic.002G224200 Fator de transcrição de estresse térmico B-4c Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
12 Sobic.002G224300 Domínio NAC Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
13 Sobic.002G224400 Serina-treonina-quinase do tipo G de lectina 
At5g35370 
2 x Chr2A, 2 x Chr2B, 
Chr2C, Chr2D 
14 Sobic.002G224450 Proteína hipotética SORBI_3002G224450 - 
15 Sobic.002G224500 DNA Binding Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
16 Sobic.002G224700 Choque térmico Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
17 Sobic.002G224800 2-hidroxiisoflavanona desidratase Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
18 Sobic.002G224900 Enzima conversora de  tuliposide A, amiloplasto Chr2A, 2 x Chr2B, 
Chr2C, Chr2D 
19 Sobic.002G225000 Família Remorin Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
20 Sobic.002G225100 Fator de transcrição bZIP TRAB1 Chr2A, Chr2B, Chr2C, 2 
x Chr2D 
21 Sobic.002G225200 Proteína não caracterizada LOC8081052 Chr2A, Chr2B, Chr2C 
22 Sobic.002G225300 Fator de choque térmico 4 Chr2A, Chr2C, Chr2D 
23 Sobic.002G225400 Ácido abscísico 8-hidroxilase 3 2 x Chr2A, Chr2B, 
Chr2C, Chr2D 
24 Sobic.002G225500 Zinc finger MYM-tipo 1 - 
25 Sobic.002G225600 Alfa-amilase isoenzima 3C 2 x Chr2A, Chr2C, Chr2D 
26 Sobic.002G225650 Alfa-amilase isoenzima 3C 2 x Chr2A, Chr2C, Chr2D 
27 Sobic.002G225700 Fator de transcrição responsivo a etileno ERF109 Chr2A, Chr2C, Chr2D 
28 Sobic.002G225800 Deslocamento de cloroplastos sob luz azul Chr2A, 2 x Chr2C, Chr2D 
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29 Sobic.002G225900 Galactosídeo 2-alfa-L-fucosiltransferase Chr2A, 2 x Chr2C, Chr2D 
30 Sobic.002G226000 Provável serina-treonina-quinase tipo receptor de 
LRR At1g67720 
Chr2A,  2 x Chr2C, 
Chr2D 
31 Sobic.002G226100 Dissulfeto-isomerase SCO2 Chr2A, Chr2B, 2 x 
Chr2C, Chr2D 
32 Sobic.002G226200 Proteína hipotética SORBI_3002G226200 - 
33 Sobic.002G226300 Calmodulina 2 x Chr2B, Chr2C, Chr2D 
34 Sobic.002G226400 Família EF hand Chr2A, 2 x  Chr2B, 
Chr2C, Chr2D 
35 Sobic.002G226500 Proteína não caracterizada LOC8083224 2 x Chr2A, 2 x Chr2B, 
Chr2C, Chr2D 
36 Sobic.002G226600 Proteína hipotética SORBI_3002G226600  2 x Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
37 Sobic.002G226700 BKI1 2 x Chr2A, Chr2B, 
Chr2C, Chr2D 
38 Sobic.002G226800 Provável fosfatase 2C 69 isoforma X1 Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
39 Sobic.002G226900 ARP (REF) Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
40 Sobic.002G227000 Provável quinona oxidoredutase Chr2B, Chr2C, Chr2D 
41 Sobic.002G227100 Inibidor de quinase dependente de ciclina 6 - 
42 Sobic.002G227200 DNAJ choque térmico Chr2A, 2 x Chr2B, 
Chr2C, Chr2D 
43 Sobic.002G227300 Proteína não caracterizada LOC8083228 Chr2A, 3 x Chr2B, 
Chr2C, Chr2D 
44 Sobic.002G227400 Proteína de repetição PPR - 
45 Sobic.002G227500 Família transportadora de Sec23 Sec24 Chr2A, Chr2B, Chr2C, 2 
x Chr2D 
46 Sobic.002G227700 Provável carboxilesterase 12 Chr2A, 2 x Chr2B, 2 x 
Chr2C, Chr2D 
47 Sobic.002G227800 Enzima conversora de  tuliposide A, amiloplasto Chr2A, 2 x Chr2B, 2 x 
Chr2C, Chr2D 
48 Sobic.002G227900 Provável carboxilesterase 2 Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
49 Sobic.002G228000 Receptor de giberelina GID1L2 Chr2A, Chr2B, 2 x 
Chr2C, Chr2D 
50 Sobic.002G228100 Enzima conversora de  tuliposide A, amiloplasto Chr2A, Chr2B, Chr2C 
51 Sobic.002G228200 Receptor de giberelina GID1L2 Chr2A, 2 x Chr2B, 2 x 
Chr2C, Chr2D 
52 Sobic.002G228300 Proteína hipotética SORBI_3002G228300 - 
53 Sobic.002G228400 Provável carboxilesterase 12 Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
54 Sobic.002G228500 Enzima conversora de  tuliposide A, amiloplasto Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 
55 Sobic.002G228600 Receptor de giberelina GID1L2 Chr2A, Chr2B, Chr2C, 
Chr2D 




Análise dos genes no transcriptoma da variedade IACSP93-3046 
 
Entre os 36 genes encontrados no transcriptoma da variedade IACSP93-3046 (Figura 
07), 14 genes apresentaram expressão diferencial entre os órgãos de cana-de-açúcar. O gene 
ortólogo ao fator de transcrição bZIP TRAB1 (Sobic.002G225100) apresentou maior 
expressão na folha, onde a função de fechamento de estômatos está relacionada (Figura 
suplementar 03) (Tabela 01). 
O gene ortólogo ao ácido abscísico 8-hidroxilase 3 (Sobic.002G225400) está expresso 
apenas em folhas, o que também pode estar associado com a abertura e fechamento dos 
estômatos através da sinalização do ácido abscísico (Daszkowska-Golec e Szarejko, 2013). O 
gene ortólogo ao inibidor de brassinosteróides BKI1 (Sobic.002G226700) está expresso 
apenas no internódio 3, isso pode estar associado ao fato do internódio 3 ser um tecido mais 
velho com baixa divisão celular, sendo possível relacionar a expressão do gene com a função 
que ele desempenha como regulador negativo do crescimento (Tabela 01). O gene ortólogo ao 
carreador mitocondrial de fosfato (Sobic.002G224100) apresenta uma maior expressão na 
raiz, o que indica que o gene está atuando no transporte de substratos  em maior quantidade 
nesse órgão (Tabela 01), embora esteja atuando também nos meristemas. 
O gene ortólogo ao receptor de giberelina GID1L2 (Sobic.002G228600) está expresso 
nos meristemas e no internódio 8, o que relaciona com a função de desenvolvimento de folhas 
e gemas, atribuídas principalmente ao hormônio giberelina (Tabela 01). O gene ortólogo a 
patatina (Sobic.002G228700) está expresso em todos os tecidos, porém em menor quantidade 
na raiz, isso pode estar relacionado ao fato do gene atuar principalmente sobre patógenos 




Figura 07: Resultado do alinhamento dos reads do transcriptoma da variedade de cana-de-açúcar IACSP93-3046 com um dos alelos dos genes 
recuperados para a região correspondente ao QTL para Brix. 
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Além disso, o gene ortólogo a uma proteína não caracterizada LOC8081043 
semelhante a uma glicoproteína rica em hidroxiprolina (Sobic.002G223800) está mais 
expresso no internódio 3 e o ortólogo a uma DNAJ (Sobic.002G227200) está mais expresso 
nos internódios 3 e 8 (Tabela 01). 
Os 20 genes que não foram encontrados no transcriptoma da variedade IACSP93-
3046, em nenhum dos órgãos amostrados, sugerem que não estavam sendo expressos no 
momento da realização da coleta.  
 
Potenciais genes relacionados à síntese ou acúmulo de açúcar 
 
Analisando os genes presentes em vias metabólicas, expressão tecido específicas e 
genes com funções conhecidas, quatro genes demonstraram serem candidatos a síntese ou 
acúmulo de açúcar sendo eles: uma alfa-amilase, uma anidrase carbônica, uma proteína não 
caracterizada e uma DNAJ.  O gene ortólogo a anidrase carbônica (Sobic.002G224000) atua 
na via do metabolismo do nitrogênio catalisando o CO2 e HCO3
- (Figura suplementar 02). 
Sugere-se a utilização desse gene como marcador bioquímico para a produtividade de milho 
(Zea mays) devido a uma correlação encontrada entre a enzima e a taxa fotossintética (Khan 
et al., 1994). 
O gene ortólogo a alfa-amilase (Sobic.002G225600/ Sobic.002G225650) está na via 
metabólica do amido e sacarose, nessa via metabólica há a formação de carboidratos 
(principalmente produtos de baixo peso molecular como a glicose e maltose). Portanto, 
acredita-se que este gene esteja diretamente ligado a síntese ou acúmulo de açúcar. 
Por fim os genes ortólogos a uma proteína não caracterizada LOC8081043 semelhante 
a uma glicoproteína rica em hidroxiprolina (Sobic.002G223800) e uma DNAJ 
(Sobic.002G227200) foram encontrados diferencialmente expressos no internódio 03, o que 
sugere que são genes candidatos que podem estar relacionados com o acúmulo de açúcar. 
Uma vez que a cana-de-açúcar inicia o processo de maturação quando sofre um estresse 
hídrico ou frio, características que podem ser relacionada com a função desempenhada pelo 
gene DNAJ. No entanto, ainda há a necessidade de se validar os genes encontrados. 
Conclusão 
 
 Através deste trabalho foi possível recuperar uma região genômica em cana-de-açúcar 
que pode está relacionada com a síntese de açúcar. Foi possível obter detalhes dessa região, 
como a informação de éxons e íntrons dos genes em cana-de-açúcar, assim como a presença 
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de SNP entre as sequências codificadoras. Detalhes desse tipo podem ser utilizados para o 
desenvolvimento de marcadores moleculares mais específicos. Também foi possível obter a 
estrutura genômica desses genes, como duplicações em tandem e pseudogenes, também muito 
informativos para a construção de mapas genéticos e seleção genômica. Ainda foi possível, 
comparar essa região genômica entre duas variedades híbridas de cana-de-açúcar IACSP93-
3046 e R570, mostrando possíveis variações específicas entre essas variedades e informações 
entre diferentes alelos.  
Dentre os diversos genes localizados na região ortóloga em cana-de-açúcar, os genes 
alfa-amilase, anidrase carbônica, DNAJ e uma proteína não caracterizada têm possibilidade de 
estarem relacionados à síntese de açúcar e genes candidatos para desenhos de marcadores 
relacionados especificamente a síntese e acúmulo de açúcar. Também foi possível observar 
outros genes relacionados indiretamente a funções de síntese ou acúmulo de açúcar, além de 
genes que podem ser importantes para a cana-de-açúcar e seu melhoramento, como genes 
ligados à interação planta patógeno e genes relacionados a tolerância a herbicidas. Todos 
esses genes poderão servir para estudos de expressão gênica por meio de qPCR, mapeamento 
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Busca dos genes ortólogos no transcriptoma de cana-de-açúcar 
 As sequências codificadoras dos 56 genes presentes no intervalo 61.500 kb a 62.000 
Kb do cromossomo SBI-02 em sorgo foram obtidas através do banco de dados Phytozome12 
(Goodstein et al., 2012). Com o auxílio do algoritmo Blastn (Altschul et al., 1997) as CDS de 
sorgo foram alinhadas contra o transcriptoma de folha de cana-de-açúcar (Cardoso-Silva et 
al., 2014) e a partir disso, foi feita a seleção dos transcritos de cana-de-açúcar correspondentes 
aos genes de sorgo. Para os genes de sorgo que não possuíam transcritos similares no 
transcriptoma de folha de cana-de-açúcar, foi feita uma busca no banco de dados SUCEST 
(Vettore et al., 2001) e no NCBI (Altschul et al., 1997).  
As sequências selecionadas foram alinhadas contra as sequências genômicas de sorgo 
para determinar os possíveis éxons. Esta separação foi feita com o intuito de diminuir a 
probabilidade de amplificação de produtos inespecíficos, uma vez que não se conhecem 
informações sobre o tamanho dos possíveis íntrons presentes nos diferentes alelos. O 
programa Primer3Plus (http://primer3plus.com/) foi utilizado para os desenhos dos primers 
baseado na função qPCR (Tm: 60°C, %GC: 50 ou 55, tamanho do fragmento: 70-150 pb) nos 
éxons putativos com tamanho igual ou maior a 200 pb que alinharam com os CDS de sorgo 
dos genes que estão em cópia única. Optou-se por utilizar apenas os genes em cópia única 
devido ao fato que a utilização de genes duplicados em sorgo poderia está duplicado também 
em cana-de-açúcar e amplificar outras regiões do genoma além da região alvo de estudo.  
Os pares de primers sintetizados foram testados no DNA genômico (gDNA) da 
variedade IACSP93-3046 utilizando o programa de qPCR nos seguintes parâmetros de 
ciclagem: 95°C por 8 minutos; 40 ciclos de 95°C por 20 segundos, 64°C por 20 segundos, 
72°C por 40 segundos; e curva de melting (65°Ca 95°, aumentando 0,5°/ciclo). O volume 
final de cada reação foi de 5 µl, com 1 ng de DNA, 0,2 μM de cada primer e 1X SYBR Green 
Master Mix (BIO-RAD). Os produtos de PCR foram separados por eletroforese em gel de 
agarose 3% TBE 0,5X e apenas os pares de primers que apresentaram banda única e/ou um 
único pico na curva de melting foram selecionados para a realização dos screenings na 
biblioteca de BACs (Figura suplementar 08). O DNA genômico da variedade IACSP93-3046 






Recuperação da região através dos BACs 
 
 Primeiramente, os pares de primers foram testados nos superpools e o resultado foi 
considerado positivo quando a curva de melting do produto de PCR apresentava o mesmo 
pico/temperatura que a observada para o DNA genômico da variedade IACSP93-3046 ou uma 
única banda era visualizada em gel de agarose 3% TBE 0,5X (Figura suplementar 09) no 
tamanho esperado. Após a identificação do superpool positivo, foi realizado o screening nos 
pools 3D (pools de placas, pools de linhas e pools de coluna) seguindo os mesmos 
procedimentos adotados no superpool para selecionar os clones positivos. O equipamento 
utilizado durante todo experimento para a realização da qPCR  foi o Bio-Rad CFX384. O 
tamanho dos fragmentos dos produtos de PCR visualizados em gel de agarose foram 
confirmados através do controle positivo e da utilização do marcador de peso molecular 
ladder1Kb (Invitrogen). 
O método pool 3D retorna uma coordenada (uma linha, uma coluna e uma placa) onde 
o clone positivo se encontra. Porém, quando mais de um clone se encontra dentro do mesmo 
superpool, duas coordenadas são retornadas (duas linhas, duas colunas e duas placas) e oito 
clones devem ser testados para se encontrar dois clones positivos. Quando três clones 
positivos se encontram dentro do superpool, 16 clones devem ser testados para se encontrar 
três positivos. Nesse caso, foram testadas as 226 combinações dos resultados de placas, linha 
e colunas até encontrar os clones BAC que possuem os genes alvos.  
A abordagem de dupla seleção de clones BACs proposta por Mancini et al., 2018 foi 
utilizada para selecionar os clones BACs. Com isso das 226 combinações, 96 clones BACs 
que apresentaram pelo menos dois genes foram selecionados e repicados em placas de 384 
poços contendo 80 μL de LB glicerolado acrescido de cloranfenicol (12 μg/ mL) e incubado a 
37° C/ 40 rpm por 18h. A cultura (1μL) foi utilizada para reações de amplificação em qPCR, 
seguindo os mesmos protocolos utilizados para o screening dos pools 3D. Desse total, 37 
clones positivos foram submetidos à técnica de esgotamento em placas de LB sólido e 
cloranfenicol (12 μg/ mL) para a obtenção de colônias isoladas. Os clones isolados foram 
novamente repicados em meio líquido, incubados para crescimento e submetidos à 
amplificação em qPCR para confirmar a presença do gene. Estas etapas foram realizadas para 
assegurar que o material selecionado não estivesse contaminado ou fosse um clone falso 
positivo.   
Em seguida, foi preparado um pré-inóculo com 2μL de cultura de cada clone 
selecionado em 2 mL de meio Circle Grow (CG) com cloranfenicol (12 μg/ mL). Os clones 
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foram incubados a 37° C/ 250 rpm por 6h e 100 μL de pré-inóculo foram inoculados em 100 
mL de meio CG/ cloranfenicol. Os inóculos foram incubados a 37° C/ 250 rpm por 18h. 
Os BACs foram extraídos utilizando-se o kit NucleoBond Xtra Midi DNA, RNA and 
protein purification (Macherey-Nagel), de acordo com as instruções do fabricante. Todos os 
passos até a inativação da lise alcalina foram feitos a 4°C ou em gelo. Os BACs eluídos foram 
precipitados com isopropanol e centrifugados por 1h/ 4000 rpm/ 4°C. Os pellets foram 
lavados com etanol 70% e incubados 1h à temperatura ambiente para que secassem. Por fim, 
os BACs foram ressuspendidos em 150 μL de TE (Tris-HCl 10 mM, pH 8,0; EDTA 1 mM) e 
estocados a 4°C até o uso. Todas as etapas foram realizadas com o máximo de cuidado, 
evitando agitar bruscamente os tubos utilizados durante o processo, para evitar a 
fragmentação dos BACs. 
A concentração (ng/ μL) dos DNA BACs extraídos foram calculadas pelo Qubit 
(Thermo Fisher Scientific). A pureza do DNA foi verificada através do NanoDrop (Thermo 
Fisher Scientific), analisando as razões de absorbância de 260/280 (> 1,8) e 260/230 (2,0-2,2), 
que indicam se há presença significante de proteínas e contaminantes respectivamente. A 
integridade do DNA-BAC foi confirmada por eletroforese em gel de agarose 1% TAE 1X. O 
DNA Lambda digerido com HindIII foi utilizado como marcador de peso molecular.  
Para verificar o tamanho do inserto dos BACs selecionados, foi feita uma mini 
extração com o kit NucleoSpin 96 Flash (Macherey-Nagel), seguindo as recomendações do 
fabricante. Em seguida, foi feita a digestão dos BACs extraídos: 15 μL de DNA 
ressuspendido, uma unidade da enzima NotI (New England Biolabs), tampão 1X, BSA 1X, 
volume final de 20 μL (Figura suplementar 10). A reação foi incubada a 37° C por 6h e as 
amostras foram submetidas à eletroforese de campo pulsado em gel de agarose 0,8% TAE 
0,25X para campo pulsado (Pulsed Field - BioRad), foi aplicada voltagem de 6V/cm e 16h de 
corrida. O marcador de peso molecular MidiRange PFG Marker (New England Biolabs) foi 
utilizado para verificar o tamanho dos fragmentos resultantes da digestão. O tamanho do 
inserto dos BACs foi estimado somando-se os tamanhos dos fragmentos presentes no gel. 
Para realizar o fingerprinting nos clones BACs foi realizado outra digestão, desta vez, com a 
enzima HindIII, utilizando 8 μL de DNA BAC da mini extração, Buffer 1X, BSA 1X e 2 
unidades da enzima HindIII, volume final da reação de 25 μL (Figura suplementar 11). 
 
Anotação dos BACs 
Todos os clones BACs foram anotados manualmente. A anotação foi feita em duas 
etapas. Primeiro foi realizada a anotação dos elementos repetitivos, submetendo as sequências 
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dos clones BACs no preditor de retrotransposons LTR FINDER (Xu e Wang, 2007) e em 
seguida no banco de dados giriREPBASE (Kohany et al., 2006). A segunda etapa foi feita a 
anotação dos genes por meio de um Blastx das sequências dos clones BACs contra as 
proteínas dos genes encontrados dentro do QTL para Brix em sorgo. Além disso, os clones 
BACs foram submetido a um Blast com as sequências do banco de dados green plant para 
verificar a presença de possíveis genes que não tivesse sido anotados para sorgo. A 
visualização dos elementos repetitivos e dos genes foi feita através do programa Artemis do 
Instituto Sanger (Rutherford et al., 2000). Apesar de a anotação manual ser um trabalho árduo 
e demorado optou-se por utilizar esse método pelo fato de obter uma acurácia maior para os 





Tabela suplementar 01: Caracterização dos primers utilizados na seleção de BACs contendo 
os genes envolvidos no Brix, com origem da sequência em sorgo e a similaridade em cana. 
Primers Sequência (5’ – 3’) Tf* Gene em sorgo Transcrito em cana  
223401 F: GCAGCACGAAACAAATCTGG 
R:TTGCTGGATGGGGATATAGTGC 
79 bp Sobic.002G223401.1 comp85324_c0_seq10  
223700 F: GCCGTCTGGACAACAACTTTC 
R: CGAAGGATCAGAACCGTTTGC 
149 bp Sobic.002G223700.1 comp82173_c0_seq1  
223900 F: AGCGAGGTGAAGCATCTAGTG 
R: TGGCTGTCGAAGAAGTCAAC 
101 bp Sobic.002G223900.1 SCRUFL1114A11.g  
224100 F: ATCGTGGAGATGACCTACAAGC 
R:AACGAGACCAAGTTGTCTGC 
149 bp Sobic.002G224100.1 SCCCRT2002C03.g  
Sh 129 F: ATGGTGGTGTCGATGGAGAG  
R:AGCTGGTACGTCTTGGTCAG 
71 bp Sobic.002G224200.1 SCEZSD1080A05.g  
Sh 130 F: TGGGCTTGGTTCTGATCCTC 
R: ATGTTAGAGGCGGTGAAGGG 
94 bp Sobic.002G224400.1 SCCCCL4013C01.g  
Sh 131 F: ACCCATGCAGGTCACAACAG 
R: TGTACTGCTCTGCTCGGTAC 
97 bp Sobic.002G224500.1 SCBGRT1053C03.g  
Sh 121 F: TGCCTACTGCCACTCATCAC 
R: TGCATTGAGGCCTGGAGAAG 
144 bp Sobic.002G224700.1 comp191263_c0_seq1  
Sh 121-2 F: CGGACGATCCAAGGATTAACCC 
R: GAACAGCCTCTCACCCACTAG 
74 bp Sobic.002G224800.1 comp188036_c0_seq1  
Sh 122 F: GTCCACCAAGTCTTCCTGGAG 
R: TCAGTCCCAATTCCAGTGACG 
105 bp  
Sobic.002G225000.1 
comp206011_c0_seq1  
Sh 123 F: TCGACCATCTCGTCCACTTC 
R: GGTGGGTCGACAACTACCTC 
85 bp Sobic.002G225200.1 comp174420_c0_seq1  
Sh 124 F: TTGACGATCCAGGTGAGCAC  
R: AGGTCGCCGACAACATCATC 
76 bp Sobic.002G225400.1 comp196460_c1_seq1  
Sh 125 F: GTCTCCTGCAATTTCACCTTCG 
R: CCAAGACAAGATTGCGCAAC 
86 bp Sobic.002G225500.1 comp163627_c1_seq1  
Sh 126 F: ACGACCATCATGAGCTCTGC 
R: TTCTTCACGGGCCTCAACG 
149 bp Sobic.002G226000.1 comp197793_c1_seq1  
Sh 127 F: AAGCAGGGTAAGAGGAGGAG 
R: CACATCATCCACCAGGTAGC 
72 bp Sobic.002G226100.1 comp194226_c0_seq1  
Sh 128 F: TTCCACCACATCCGGTTCAG 
R: TATAGCCCCGAGTCCTCCTAAG 
124 bp  
Sobic.002G226800.1 
comp167884_c1_seq1  
Sh 132 CTCTTGCTGCTGCTTTTCGG 
TACAGCACGCTTCCAAGTGG 
137 bp  
Sobic.002G227000.2 
SCACAD1035G02.g  
Sh 133 F: GCACTGTGCAATGGTTACCC 
R: GCCAGAGCCAGTTTTTGTGG 
109 bp Sobic.002G227500.1 SCBFSD1036B01.b  
Sh 134 F: ACACTCCGTACTTCCGCATC 
R: CGGTGTTGCTGTCTATGACG 
129 bp Sobic.002G228000.1 SCJFHR1C04B11.g  
Sh 135 F: CAACATCGCGCACAACATGG 
R: AAGTAAGGGTCCAGGAGCAG 
105 bp Sobic.002G228400.1 SCVPRZ2035E02.g  
Sh 136 F: ATTCCGATCGCTGTCAGGAC 
R: TCATGCAGCCTGGTGATTCC 
87 bp Sobic.002G228700.1 SCQSST1040G01.g  




Tabela suplementar 02: Resultado do sequenciamento PacBio®Sequel e da montagem das 
sequências. 
Pools Contig Comprimento 
do contig 
Cobertura Clone  
BAC 
  3 192924 110.5 Shy237L13 
1 29 102135 126.15 Shy130N20 
  74 45538 48.08 Shy12B04 
  5 113852 199.27 Shy416D13 
2 13 106999 99.82 Shy06P16 
 1 127023 115 Shy120H04 
 48 54704 31.71 Shy411A07 
3 114 36851 25.38 Shy411A07 
  2804 126947 134.62 Shy178E18 
 3 183570 85.32 Shy192F11 
 9 170179 204.58 Shy31N21 
4 26 72739 212.27 Shy265N09 
  47 46762 220.47 Shy265N09 
 1 68038 42.32 Shy282B05 
5 228 21867 9.18 Shy238L17 
  254 8060 11.17 Shy238L17 
 4 153020 375.13 Shy333k13 
6 23 94556 372.38 Shy404J16 
 2 181700 83.2 Shy188C18 
7 3357 159080 103.9 Shy191K12 
  1 152382 124.36 Shy320P14 
8 10 134990 72.59 Shy187N11 
 17 110471 135.26 Shy406H18 
9 19 124722 101.93 Shy397C11 


















Tabela suplementar 03: Resultado do alinhamento CDs de sorgo x transcriptoma de cana-de-
açúcar 
 Gene de sorgo Origem do 
transcrito 
Situação 
1 Sobic.002G223401 SUCEST Éxon >200 
2 Sobic.002G223500 SUCEST Éxon <200 
3 Sobic.002G223550 Sem hit  
4 Sobic.002G223600 - Duplicado em Sorgo 
5 Sobic.002G223650 Sem hit  
6 Sobic.002G223700 SUCEST Éxon >200 
7 Sobic.002G223800 SUCEST Éxon <200 
8 Sobic.002G223900 SUCEST Éxon >200 
9 Sobic.002G224000 Sem hit  
10 Sobic.002G224100 SUCEST Éxon >200 
11 Sobic.002G224200 NCBI Éxon >200 
12 Sobic.002G224300 Sem hit  
13 Sobic.002G224400 NCBI Éxon >200 
14 Sobic.002G224450 - Duplicado em Sorgo 
15 Sobic.002G224500 NCBI Éxon >200 
16 Sobic.002G224700 Cardoso-Silva 
et al., 2014 
Éxon >200 
17 Sobic.002G224800 Cardoso-Silva 
et al., 2014 
Éxon >200 
18 Sobic.002G224900 Sem hit  
19 Sobic.002G225000 Cardoso-Silva 
et al., 2014 
Éxon >200 
20 Sobic.002G225100 SUCEST Éxon <200 
21 Sobic.002G225200 Cardoso-Silva 
et al., 2014 
Éxon >200 
22 Sobic.002G225300 SUCEST Éxon <200 
23 Sobic.002G225400 Cardoso-Silva 
et al., 2014 
Éxon >200 
24 Sobic.002G225500 Cardoso-Silva 
et al., 2014 
Éxon >200 
25 Sobic.002G225600 - Duplicado em Sorgo 
26 Sobic.002G225650 - Duplicado em Sorgo 
27 Sobic.002G225700 SUCEST Éxon <200 
28 Sobic.002G225800 SUCEST Éxon <200 
29 Sobic.002G225900 - Duplicado em Sorgo 
30 Sobic.002G226000 Cardoso-Silva 
et al., 2014 
Éxon >200 
31 Sobic.002G226100 Cardoso-Silva 
et al., 2014 
Éxon >200 
32 Sobic.002G226200 Sem hit  
33 Sobic.002G226300 Sem hit  
34 Sobic.002G226400 SUCEST Éxon <200 
35 Sobic.002G226500 - Duplicado em Sorgo 
36 Sobic.002G226600 Sem hit  
37 Sobic.002G226700 SUCEST Éxon <200 
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38 Sobic.002G226800 Cardoso-Silva 
et al., 2014 
Éxon >200 
39 Sobic.002G226900 SUCEST Éxon <200 
40 Sobic.002G227000 NCBI Éxon >200 
41 Sobic.002G227100 SUCEST Éxon <200 
42 Sobic.002G227200 - Duplicado em Sorgo 
43 Sobic.002G227300 SUCEST Éxon <200 
44 Sobic.002G227400 - Duplicado em Sorgo 
45 Sobic.002G227500 NCBI Éxon >200 
46 Sobic.002G227700 - Duplicado em Sorgo 
47 Sobic.002G227800 - Duplicado em Sorgo 
48 Sobic.002G227900 - Duplicado em Sorgo 
49 Sobic.002G228000 NCBI Éxon >200 
50 Sobic.002G228100 - Duplicado em Sorgo 
51 Sobic.002G228200 - Duplicado em Sorgo 
52 Sobic.002G228300 Sem hit  
53 Sobic.002G228400 NCBI Éxon >200 
54 Sobic.002G228500 - Duplicado em Sorgo 
55 Sobic.002G228600 - Duplicado em Sorgo 




Tabela suplementar 04: Resultado da expressão dos genes de cana-de-açúcar ortólogos aos 
genes de sorgo presente no QTL para Brix. 
 
Ortólogo em sorgo 
 
Expressão na variedade IACSP93-3046 
Meristema Raiz I3 I8 Folha 
Sobic.002G223401 2.5 0.8 2 4.3 0.7 
Sobic.002G223500 9.4 7.3 7.7 10.2 10.3 
Sobic.002G223600 3.3 2.7 1.7 2.4 3 
Sobic.002G223700 1.6 1.1 1.3 1.1 4.4 
Sobic.002G223800 3.9 4.2 7.5 3.3 0.9 
Sobic.002G223900 0.9 1.1 0 0 0 
Sobic.002G224100 0.5 6 0 0 0 
Sobic.002G224400 0 1.1 0 0 0 
Sobic.002G224200 1.3 0 0 0 0 
Sobic.002G224500 0 1.1 0 0 0 
Sobic.002G224700 6.2 7.3 9.2 10.2 8 
Sobic.002G224800 1.5 8.2 1.2 1.7 0.5 
Sobic.002G225000 9.8 0.9 3.6 2.1 1.4 
Sobic.002G225100 1.4 2.5 3.3 6.5 7.6 
Sobic.002G225300 1.6 6.8 9.3 5.8 0 
Sobic.002G225400 0 0 0 0 26.3 
Sobic.002G226000 1.3 0.9 0 0 1.3 
Sobic.002G226100 0 0.5 0 0.5 1.5 
Sobic.002G226400 2.3 3.7 2.6 4 1 
Sobic.002G226700 0 0 0.8 0 0 
Sobic.002G226800 1.8 1.7 0.8 0 0 
Sobic.002G226900 19.7 19.5 22.5 20.4 13.4 
Sobic.002G227000 1 0.8 0.7 1.8 0.7 
Sobic.002G227100 0.8 0.5 0 0 0 
Sobic.002G227200 4.3 4 10.3 11.3 3.2 
Sobic.002G227300 1.7 4.8 5.4 2.4 0.6 
Sobic.002G227500 4.2 2.8 2.8 3.3 2.2 
Sobic.002G227700 0.7 0 0 0 4.9 
Sobic.002G227900 4.2 1.1 0.5 0 0 
Sobic.002G228000 1.6 3.3 1.5 1.8 1.2 
Sobic.002G228200 1.3 1 1 1.2 0.7 
Sobic.002G228400 1 0.6 0 0.7 0 
Sobic.002G228500 0 0 0 0 0.7 
Sobic.002G228600 0.8 0 0 0.6 0 
Sobic.002G228700 2.8 0.5 1.7 2.2 3 






Figura suplementar 01: Esquema representando o Pool 3D que é uma plataforma de seleção 
rápida que retorna uma coordenada da localização do clone BAC. Na figura estão 






Figura suplementar 02: Via do Metabolismo do Nitrogênio. (A) Representa a via do 
metabolismo do nitrogênio onde atua o gene Sobic.002G224000 que codifica a enzima 
anidrase carbônica. (B) Região ampliada do local onde atua a enzima na via metabólica. 






Figura suplementar 03: Via de Tradução de Sinal a Hormônio Vegetal. (A) Representa a via 
de tradução de sinal a hormônio vegetal onde atua o gene Sobic.002G225100 que codifica um 
fator de transcrição bZIP TRAB1. (B) Região ampliada do local onde atua o fator de na via 




Figura suplementar 04: Via de Tradução de Sinal a Hormônio Vegetal. (A) Representa a via 
de tradução de sinal a hormônio vegetal onde atua o gene Sobic.002G225400 que codifica a 
enzima 8’ hidrolase do ácido abscísico. (B) Região ampliada do local onde atua a enzima na 





Figura suplementar 05: Via de Tradução de Sinal a Hormônio Vegetal. (A) Representa a via 
de tradução de sinal a hormônio vegetal onde atua o gene Sobic.002G226700 que é um 
regulador negativo que atua na biossíntese dos brassinosteróides. (B) Região ampliada do 






Figura suplementar 06: Via do metabolismo do amido e sacarose. (A) Representa a via do 
metabolismo do amido e sacarose onde atua o gene Sobic.002G225600 que codifica a enzima 
α-amilase. (B) Região ampliada do local onde atua a enzima na via metabólica. Fonte: banco 






Figura suplementar 07: Via de interação planta patógeno. (A) Representa a via de interação 
planta patógeno onde atua o gene Sobic.002G226300 que codifica a proteína calmodulina 
(CaM). (B) Região ampliada do local onde atua a proteína na via metabólica. Fonte: banco de 






Figura suplementar 08: Teste do primer Sh 128 no gDNA e nos superpool da biblioteca de 
BACs da variedade de cana IACSP93-3046. Os produtos de PCR que apresentaram a mesma 
curva de melting do gDNA foram visualizados em gel de agarose 3%. As linhas verdes, 
vermelhas, azuis e amarelas, representam a amplificação no gDNA, superpools positivos(SP), 
controle negativo(NTC) e superpools negativos(SP), respectivamente. 
 
 
Figura suplementar 09: Screening nos Pool 3D para o primer Sh 134. Os produtos de PCR 
que apresentaram a mesma curva de melting do gDNA foram visualizados em gel de agarose 
3%. As linhas verdes, vermelhas, azuis e amarelas, representam a amplificação no gDNA, 
pool (linha, coluna e placa) positivo, controle negativo e pools (linha, coluna e placa) 












Figura suplementar 10: Digestão dos DNA BACs com a enzima NotI visualizado em gel de 




Figura suplementar 11: Digestão dos DNAs BAC com a enzima HindIII visualizado em gel 




6 CONCLUSÕES GERAIS 
  
Foi possível encontrar genes presentes em um QTL para Brix em vias metabólicas 
importantes que podem estar relacionadas com a síntese de açúcar de forma direta ou indireta, 
assim como genes que embora não estejam em vias metabólicas podem desempenhar funções 
relacionadas.  
A sintenia sorgo-cana permitiu o desenvolvimento de primers específicos para a 
região em cana-de-açúcar. E por meio da utilização da biblioteca de BACs associada à 
abordagem de dupla seleção de clones BACs proposta por Mancini et al., (2018) foi possível 
recuperar os genes de cana-de-açúcar ortólogos ao sorgo, o que indica que essa abordagem é 
uma ótima estratégia para estudos genômicos em cana-de-açúcar. 
Além disso, a comparação dessa região entre as variedades IACSP93-3046, R570 e S. 
spontaneum permitiu observar que existem alterações estruturais entre as variedades de cana-
de-açúcar, como a presença de inversões gênicas, duplicações em tandem e pseudogenes, o 
que reflete na estrutura genômica da região e em possíveis implicações para o mapeamento de 
QTLs para a cultura. 
Ainda foi possível observar a expressão de alguns genes ortólogos no transcriptoma de 
cana-de-açúcar, associando a função do gene com o tecido vegetal onde o gene foi expresso e 
sugerindo a hipótese da existência desse QTL em cana-de-açúcar. Com destaque para os 
genes alfa-amilase, anidrase carbônica, DNAJ e uma proteína não caracterizada que podem 





 Os resultados obtidos demonstram que por meio da utilização da sintenia sorgo-cana é 
possível recuperar em cana-de-açúcar outras regiões genômicas de QTLs mapeadas em sorgo 
que estejam associadas a regiões de importância econômica. 
Além disso, a descoberta de possíveis genes relacionados à síntese de açúcar poderão 
ser utilizados em estudos de expressão gênica por meio de qPCR, mapeamento de QTL para 
Brix em cana-de-açúcar e seleção assistida por marcadores moleculares. 
Essas informações são importantes, pois poderão ajudar a elucidar regiões de 
importância econômica em cana-de-açúcar e poderão servir de suporte para o programa de 
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